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1 Wstep

W ramach zajeé z przedmiotu Programowanie dla Fizykow naszym zadaniem
bylo pokazanie rozprzestrzeniania sie wirusa Sars-Cov-2 w Polsce. Pokazali$my
to na przyktadzie metody Monte Carlo.

2 Wstep teoretyczny

Wirusy (tac. virus — trucizna) to zbudowane z bialek i kwaséw nukleinowych
skomplikowane czasteczki organiczne nie posiadajace struktury komoérkowej, na-
mnazaja sie przez infekowanie zywych komérek. Wirusy wykorzystuja do na-
mnazania aparat kopiujacy zawarty w komérkach. Zawieraja material genetycz-
ny w postaci RNA (retrowirusy) lub DNA, wykazuja jednak zaréwno cechy
komoérkowych organizmoéw zywych, jak i materii nieozywionej. SARS-CoV-2 za-
wiera jednoniciowe RNA. Rozrézniamy réwniez kilka ksztaltéw: mieszany pa-
teczkowaty lub brylowy. Wirusy przenosza sie na rézne sposoby, przez kontakt
seksualny (HIV, HPV), droga pokarmowsa (wirusowe zapalenie watroby typu A),
czy kropelkowa (SARS-CoV-2). Pierwsze wzmianki o ludzkich koronawirusach
pochodza z lat 60. XX wieku, kiedy to udalo sie wyizolowaé i opisa¢ dwa patoge-
ny — HCoV-229E oraz HCoV-0OC43. Koronawirusy przez lata znajdowaly sie na
uboczu gtéwnego nurtu badan w wirusologii i medycynie, poniewaz te dwa ga-
tunki wywoluja lagodne przezigbienie, ktore bez zadnej interwencji ustepuje w
ciagu kilku dni. Dopiero poczatek XXI wieku przyniést swiatu epidemie choro-
by wywolanej przez nieznany wczesniej, wysoce zakazny gatunek koronawirusa
SARS (ang. severe acute respiratory syndrome).

2.1 Czy wirus zyje?

Wiruséw nie mozna zaliczy¢ do organizméw zywych poniewaz nie posiadaja
budowy komoérkowej ani nie zachodza w nich zadne procesy metaboliczne. Do



rozmnazania i przetrwania potrzebuja innych organizméw by wniknaé¢ w ich
komérki i namnazaé sig za ich posrednictwem.

2.2 Jak wirusy sie namnazaja?

W kazdej zywej komorce zachodzi szereg reakcji biochemicznych. Syntetyzo-
wane i rozkladane sg réznego typu zwiazki organiczne, a takze gromadzona i
uwalniana energia. Wszystko dzieki organellom komoérkowym i materiatowi ge-
netycznemu, w ktére wyposazona jest kazda taka komoérka. Atakujacy ja wirus
wprowadza do niej wlasny materiat genetyczny, zyskujac pelna kontrole nad jej
metabolizmem. W koncu komérka przestaje pracowaé na wilasny uzytek. Za-
miast tego tworzy nowe jednostki wiruséw.

Caly ten proces mozna podzieli¢ na kilka etapow. Najpierw wirus przyczepia
sie do powierzchni komorki, pdzniej przebija przez jej Sciane, a nastepnie wpusz-
cza do jej wnetrza wlasny material genetyczny. Na zewnatrz komorki pozostaje
jedynie oprézniony kapsyd wirusa (w przypadku komoérek zwierzecych wirion
wnika w caltosci). W wnetrzu komoérki rozpoczyna sie produkeja nowych biatek
kapsydowych. Obywa si¢ ona zgodnie z instrukcja zapisana w wirusowym DNA
(lub RNA). Jednoczesnie dochodzi do powielenia odcinkéw materialu genetycz-
nego wirusa. Gdy zaréwno bialek, jak i nici DNA/RNA jest juz odpowiednia
iloé¢, tacza sie one ze soba, tworzac gotowe wiriony. Nastepnie uwalniaja sie z
zaatakowanej komorki, a ta ulega zniszczeniu. Oczywiscie nie kazdy wirus moze
przyczepi¢ sie do kazdej komérki i ja zainfekowaé. Na jego otoczce zawsze znaj-
duje sie jaki$ receptor (biatko), ktéry ,pasuje” do biatka znajdujacego sie na
koméree i moze sie z nim potaczyé. W przypadku koronawirusa tym receptorem
jest biatko ACE2.

3 Metoda Monte Carlo

Numeryczna metoda rozwigzywania probleméw Monte Carlo, zostata wymyslo-
na przez Stanistawa Ulama, ktéry nalezal do lwowskiej szkoly matematyczne;j.
Metoda Monte Carlo to metoda stosowana do modelowania matematycznego
proceséw zbyt ztozonych (obliczania calek, fancuchéw proceséw statystycznych),
aby mozna bylo przewidzieé¢ ich wyniki za podejscia analitycznego. Istotng role
w tej metodzie odgrywa losowanie (wybér przypadkowy) wielkosci charaktery-
zujacych proces, przy czym losowanie dokonywane jest zgodnie z rozkladem,
ktory musi by¢ znany. Dokladno$é wyniku uzyskanego ta metoda jest zalezna
od liczby sprawdzen i jakosci uzytego generatora liczb pseudolosowych. Zwick-
szanie liczby préb nie zawsze zwigksza dokladno$é wyniku, poniewaz generator
liczb pseudolosowych ma skonczenie wiele liczb losowych w cyklu. Przyktadowo
catkowanie tg metoda jest uzywane w przypadkach, kiedy szybko$é otrzymania
wyniku jest wazniejsza od jego doktadnosci (np. obliczenia inzynierskie).
Metode Monte Carlo i liczbe PI najlepiej obrazuje przyktad z opuszczeniem
oléwka. Mamy wyznaczony obszar (kwadrat) i upuszczamy na niego otdéwek tak
by wpadl w jego obszar.zynnoéé¢ ta jest powtérzona n razy. Liczba Pi to liczba



punktow w kole w stosunku do liczby wszystkich punktéw, w przyblizeniu jest to
3.0896. Im liczba powtdrzen jest wieksza tym blizsza warto$¢ liczby PI jestesmy

w stanie otrzymac.
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Przyktadowy kod Monte Carlo:

—_

. import math
import random
random.seed()
n = 10000

hits = 0 #tinitialize hits with 0

S vk W

f1iin range(n):




10.
11.
12.
13.
14.

x = random.random()

y = random.random()

z=(x,y)

if x*¥*24y**2 1= 1:

hits +=1
else:
HIT del z

hits = 0 # use hits and n compute PI

Metoda Monte Carlo mozna obliczy¢ pole figury zdefiniowanej nieréwnoscia:

.’E2+y2:R2

czyli kola o promieniu R i $rodku w punkcie (0,0).

1.

Losuje sie n punktéw z opisanego na tym kole kwadratu — dla kolao R =1
wspoélrzedne wierzchotkéw (-1,-1), (-1,1), (1,1), (1,-1).

Po wylosowaniu kazdego z tych punktéw trzeba sprawdzié czy jego wspot-
rzedne spelniaja powyzsza nier6wnosé (tj. czy punkt nalezy do kola).

Wynikiem losowania jest informacja, ze z n wszystkich préb k byto trafionych,
zatem pole kota wynosi:

k
P, = P2,
n

gdzie P jest polem kwadratu opisanego na tym kole (dla R=1: P =4).
My obliczamy catke metoda Monte Carlo przy pomocy nastepujacego kodu:



ﬁ! fusr/bin/env python

from random import uniform
from math import pi, sin

import matplotlib.pyplot as plt

[]
[]

xpoints
ypoints

xfun = []
wfun [1
Mfun = @

MNsquare = @

Mtot = 188888

def fun(x):
return sin(x)

8 =
b = pi
h =1

for i in range(Ntot):
x = uniform(a, b)
y = uniform(@, h)

xpoints.append(x)
ypoints.append(y)

Hsquare += 1

if vy <« fun(x):
Nfun += 1
xfun. append(x)

yfun.append(y)

integral = h*(b-a) * float(Nfun) / float(Nsguare)

print({"Value = ", integra%;

print("Error = ", 2 - integral)
plt.plot(xpoints, ypoints, "or')
plt.plot({xfun, yfun, 'ob")
plt.show()



4 Model SEIRD

Model SEIRD (Susceptible-Exposed-Infected-Recovered-Dead) to kolejna me-
toda, ktéra pozwala przeprowadzi¢ symulacje rozprzestrzeniania sie nowych,
nieznanych choréb. Dzigki temu mozemy w przyblizeniu przewidzieé¢ jak bedzie
zachowywacé sie¢ wirus, jak szybko bedzie si¢ rozprzestrzeniaé i ile oséb si¢ nim
zakazi.

Co doktadnie oznacza skrot SEIRD?

—_

. susceptible: grupa ryzyka
2. exposed: narazeni na zakazenie
infected: zarazeni z mozliwo$cig zarazania innych

recovered: ozdrowiency

orok W

dead: zmarli

Algorytm metody SEIRD jest nastepujacy:

D |——=(J

Strzalki zaznaczaja kierunek etapéw jakie powinien przejsé¢ potencjalny zara-
zony, linie przerywane zaleza od interakcji miedzy poszczegblnymi grupami (np
czy osoby zainfekowane beda mieé¢ ponowny kontakt z osobami z grupy ryzyka
i osobami podatnymi. Parametry (; oraz Op to wskaznik szybko$ci z jaka do-
chodzi za zakazen, Tg, Ty oraz Tp to Srednie okresy trwania choroby pomiedzy
odpowiednimi etapami, a f to odsetek osob ktére umieraja. Mozna przedstawié
to za pomocg rownain:
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Nastepnie nalezy to réwnanie zaimplementowaé¢ do kodu. Nasz kod wyglada
nastepujaco:

Emport numpy as np

import matplotlib.pyplot as plt

from scipy.integrate import odeint

plt.ion()

plt.rcParams| 'figure.figsize'] = 18, 8

= 8 # birth rate

= B.8881 # natural death percent (per day)
8.8095 # transmission percent (per day)
= B.8081 # resurect percent (per day)

= B.8BB1 # destroy percent (per day)

oo m
]

# solve the system dy/dt = f(y, t)

def f(y, t):
Si = y[@]
Zi = y[1]
Ri = y[2]

# the model equations (see Munz et al. 28@9)
0 = P - B*Si*7i - d*Si

f1 = B*Si*7i + G*Ri - A*Si*7i

2 = d*Si + A*Si*7i - G*Ri

return [f8, f1, f2]

# initial conditions
5@ = 58@. # initial population

I8 = 8 # initial coronavirus population
R@ = 8 # initial death population
v = [S8, Z8, RB] # initial condition vector

t = np.linspace(@®, 5., 1088) # time grid
# solve the DEs

soln = odeint(f, y8, t)

S = soln[:, 8]

Z = soln[:, 1]

R = soln[:, 2]

# plot results

plt.figure()

plt.plot(t, S, label='Living')
plt.plot(t, Z, label='coronavirus’)
plt.xlabel( 'Days from outbreak®)
plt.ylabel( Population®)

plt.title( coronavirus - No Init. Dead Pop.; No New Births."')
plt.legend(loc=8)

plt.show()



# change the initial conditions
@.81*50 # 1¥ of initial pop is dead

R@
ye

[s8, 78, Re]

# solve the DEs

sol
5 =
7 =
R =

n

plt.
plt.
plt.
plt.
plt.
plt.

plt
plt

= odeint(f, yB, t)
soln[:, 8]

soln[:, 1]

soln[:, 2]

figure()

plot(t, S, label="Living')
plot(t, Z, label="coronavirus')
xlabel('Days from outbreak')

ylabel( 'Population”)
title("coronavirus
legend(loc=8)

show()

- 1% Init. Pop. is Dead; Mo New Births.")

# change the initial conditions

RB = B8.81*58 # 1% of initial pop is dead
P =18 # 18 new births daily

y@ = [Se, Ze, Re]

# solve the DEs

sol

plt

n

= odeint(f, yB, t)
soln[:, 8]
soln[:, 1]
soln[:, 2]

figure()
.plot(t, S, label='Living')
.plot(t, Z, label='coronavirus')
.xlabel('Days from outbreak')
.ylabel('Population”)

title('coronavirus

.legend(loc=8)
.show()

- 1% Init. Pop. is Dead; 18 Daily Births")

Dzigki tej metodzie mozemy otrzymadé nastepujace symulacje:



Epidemia koronawirusa - No Init. Dead Pop.; No New Births.

500 4

400

300 4

Population

200 4

100 4

— Living
—— Coronavirus

Q_
"
~
w
IS

Days from outbreak

Epidemia koronawirusa - 1% Init. Pop. is Dead; 10 Daily Births
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Epidemia koronawirusa - 1% Init. Pop. is Dead; No New Births.
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5 wnioski

Metoda Monte Carlo pozwala na zobrazowanie przebiegu pandemii w stopniu
zadowalajacym. By uzyskaé dokladniejsze wyniki i bardziej precyzyjne wymaga-
ne byloby powtorzenie doswiadczenie znacznie wigcej razy. Przy danych, ktére
obecnie posiadamy wykres zachorowalnosci mozemy przedstawic¢ nastepujaco:
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Jest to liczba zakazonych w stosunku do kolejnych miesiecy. Z tego wykresu
mozna wywnioskowaé, ze pandemia rozwija sie, ma tendencje wzrostowsa jednak
na przetomie miesiecy gdzie sa najwyzsze temperatury zachorowalnosé spada.
Przyrownujac nasz przewidywany przebieg pandemii do realnej sytuacji w Pol-
sce mozemy dojé¢ do wniosku, ze przewidywania byty stuszne z pewna niesci-
stoscig co do miesigcy wakacyjnych. Jednak poréwnujac wykres zétty z naszym
wykresem mozemy znalezé duzo podobienstw.
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